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Abstract:  In the winter of 2017, algal communities in the Sagami Bay were analyzed. In the 
mouth of the estuary of the Sagami River, algal communities different from those in offshore- 
water bodies were found. The structures of the 2 different communities in the mouth and 
offshore water-bodies were also analyzed by Amplicon analysis with NGS. DNA samples re-
quired for the analysis were obtained by extraction and purification from cells collected by the 
filtration of seawater. Although a sufficient number of OTU could be determined, they showed 
completely different phylogenic relationships from the results of microscopic observations. The 
index region of psbA in this study was not suitable for DNA barcoding.
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植物プランクトン群集構造
バンドーン採水器（離合社）を用い、表層と水深
20m の海水 10 ℓを採水した。海水試料は沈降係数板












破砕液から DNA 吸着カラム法 (DNeasy,Qiagen)
で全 DNA を抽出した。精製された全 DNA の
濃度と共雑物の過多は、試料の吸収スペクトル
で検討した。全精製試料 200 μ l のうち各 2.0
μ l を鋳型とし、光合成生物psbA 領域に対する
プライマー (F:TNCAYTTCTAYCCNVTHTGGGA, 
R:RNCATGTGGAATGGGTGCAT）を用いて PCR
を行った。95℃で 5 分、その後、94℃× 20 秒、55℃
× 30 秒、72℃× 2 分の一連の反応を 35 回繰り返し、




DNA 溶液の濃度測定を行い (Synergy H1 (Bio Tek), 
QuantiFluor dsDNA System (Promega) )、 ア ン プ
リコンの濃度を調整した。得られたアンプリコンに






マージ後の断片長 290 塩基、リードの断片長 230
塩基、最低オーバーラップ長 10 塩基とし、クオリ
ティーフィルタリングを通った配列をマージした。
解 析 ソ フ ト (Usearch drive5) で OTU(operational 
taxonomic unit) を求めた。得られた代表配列を
BLAST 検索し、最も類似性の高い生物種を推定し
た。また、出現頻度の高い 15 の OUT について、解
析ソフトを用いて (CLC Sequence Viewer, QIAGEN 






















2017 年 12 月に相模川河口から沖合に向かって南北
方向に 5.0 km の範囲で観測を行った。調査船舷側よ




ソフトウェアにより塩濃度 (‰ ) と水深 (m) に換算
した。海水密度の指標 ( σ ) は、塩濃度と温度、圧
力から算出した海水密度 (kg m-3) より 1000 を引い
て求めた。全地球測位システム (GPS) 端末 (FG-530, 




マップとして図表化した (Gsharp, dlp 社 )。










で 16.8℃、5m 以深で 17.0℃となり、さらに沖合で
























と 10m 層の試料でそれぞれ 11800 と 9300 細胞 ℓ -1、
沖合の 1m 層と 10m 層の試料でそれぞれ 5500 と
5300 細胞 ℓ -1 であった（図 3）。クロロフィル蛍光




し 1m 層と 10m 層でそれぞれ 68.4% と 29.6% を占
めていた。さらに、河口では羽状目の様々な珪藻類
が 1m 層と 10m 層でそれぞれ 11.7% と 16.2% を占
め、Navicula spp. と合わせて、羽状目珪藻類が卓
越する生物群集を形成していた。これに対して沖合
図 2．観測海域の海況とクロロフィル a 蛍光シグナル．河
口から沖合 5000m までの塩濃度 (a)，水温 (b)，密度 (c)，
クロロフィル a 蛍光シグナル (d) を表す．
図 3．河口と沖合 5000m 地点の表層と水深 5m 層の植物プ
ランクトンの種組成．1: Chaetoceros spp. 2: Skeletonema 
costatum. 3: Coscinodiscus sp. 4: Odontella sp. 5: Navicula 
spp. 6: Nitzschia  spp. 7: pinnate diatoms 8: centric dia-
toms の細胞密度（細胞 ℓ -1）を示す．







ではSkeletonema costatum が優占し 1m 層と 10m
層でそれぞれ 57.5% と 67.4% を占めていた。中心








群集の全 DNA 試料を用いてpsbA 領域を対象にア
ンプリコン解析を行った。その結果それぞれの試料
について 6100-113000 の raw reads を得ることがで
きた。解析プログラムを用いて結合すると、４試料
で合わせて 1000 以上の OUT が算出された。しか
し、算出された OUT のほとんどが数回の出現頻度
であり、PCR の際の複製ミスや計算上のノイズであ
ると考えられた。出現頻度が 0.5％以上の OTS は河
口 1m 層と 10m 層、沖合 1m 層と 10m 層の試料で
それぞれ 19、23、21、21 配列に過ぎなかった。こ
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